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選定し、 11時間、 12時間および 15時間の日長条件下における開花期の変動を調査した。 15時=間の長日条





GLM (general linear model)に基づく Naiveモデルと QモデルおよびMLM(mixed linear model)に基づく
Kモデルと K+Qモデルを用いて連鎖不平街解析(アソシエーション解析)を行った結果、5つの SSRマーカ一
座が自然百長下での開花期との碍で有意なアソシエーションを示した。また、 1時間呂長下での開花期と
は4つのSSRマーカ一座、 12時間呂長下での開花期とは 13のSSRマーカ一座、 15時期日長下での開花期
とは 3つのSSRマーカー産が有意なアソシエーションを示した。アソシエーション解析の結果から、開花
郊に関連する QTLが第 1染色体から第6染色体まで多数存在することを示唆している。第 1染色体上の
SSRマーカ一座Xtxt61と第 2染色体上の SSRマーカ一座Xtxt13は、 1時間および 12時間の短百日長下に








析を行った結果、ソルガム染色体 (n二10)上に 178のSSRマーカ一座が座乗し、遺伝距離 2468cMの連鎖
地図を作製した。 F1i罰体の SSRマーカ一座における遺伝子型と開花期のデータを用いて連鎖解析を行ったO
LOD値 2.5以上を指標として QTLの存在を検証した結果、自然日長下では 9儲の QTLを検出し、そのうち
第7、8、10染色体上に 3個の新規の QTLを検出した。いずれの QTLにおいても菊池在来の対立遺伝子が
開花期を遅らせる効果を持つ。 12時間日長における開花期の QTL解析では、 71留の QTLを検出し、第 10
染色体上に自然日長下で検出された QTLと同じ領域に新規の QTLを検出した。自然日長下と 12時間日長













用し、て QTL解析を行い、自然呂長下での開花期に関与する 3つの QTLと12待問日長下での関花期に関与
する lつの新規のQTLを検出した。ソルガムの開花期は遺伝効果の小さい多数の QTLによって制御されて
いる点で、イネやシロイヌナズナとは明らかに異なる開花期の制御機構が関与していると考察した。これら
19 
の成果は、ソルガムにおけるゲノム育種基盤の構築に貢献するものであり、植物育種学分野の優れた業績と
して高く評価できる。
平成 24年4月13日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最終試験
を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、審査委員全員
によって合格と判定された。
よって、著者は博士(学術)の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
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